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１．研究計画の概要 

全ゲノムが解読された唯一の食用魚であ
るトラフグを用いて，有用形質を支配する遺
伝子を特定し，有用遺伝形質を持つ個体を効
率よく選抜して行くゲノム育種の道筋をつ
けようとするのが本研究である．本研究では
トラフグとクサフグとをそれぞれ家系とみ
なして，種間交雑第２世代（F2)を作出し，
種間差を規定する遺伝子を特定して行こう
とするのを大きな特徴としている．トラフグ
はクサフグより成長が早く大型であるが，エ
ラ虫という寄生虫の被害を受ける，喧嘩をす
るといった欠点を持つ．F2 ではこうした形
質が個体ごとに分離してくるので，高密度連
鎖地図を利用してこれらの形質を支配する
遺伝子領域の解明，さらには遺伝子自体の特
定をめざす．さらに，トラフグ集団の中から
優良な遺伝子を持つ個体の探索もめざし，育
種の基礎として行く．トラフグは通常性成熟
に 3 年を要するため，育種には長い年月を要
する．これを短縮するため，ホルモン処理に
よる催熟技法の開発もめざす． 

 

２．研究の進捗状況 

 トラフグのゲノムデータは数千の断片配
列のままであったが，ターゲットマップ法に
よりゲノム断片をつなぎ合わせた 22 本の染
色体を再構築し，詳細なゲノム地図を完成さ
せた．論文をまとめて投稿中（ minor 

revision）であるが，データはシンガポール
の IMBC の協力を得て Ensembl を通じて
Fugu V5 として公表した． 

 トラフグとクサフグの交雑第 2 世代（F2），
戻し交配世代（BC），クサフグとヒガンフグ
の F2，BC などの解析家系を作出し，種間差
を支配する遺伝子座を探索した．現在までに，

形態的差異（体サイズ，脊椎骨数，棘の発達），
寄生虫 Heterobothrium okamotoi に対する
耐性，警戒心の強弱といった行動特性につい
て，遺伝子座の特定がなされており，さらな
る絞込み，遺伝子特定を進めている． 

 体サイズを支配する遺伝子は LG1 の 116

遺伝子を含む領域に絞り込まれた．脊椎骨数
はトラフグ，クサフグで体サイズとは異なる
3 領域が認められた．  
 棘の発達をクサフグ，ヒガンフグ間で調べ
たところ，LG14 の 5 遺伝子に絞られた．ク
サフグの人為的突然変異個体の中に棘が未
発達な個体が見いだされ，遺伝子の特定に向
けて検討中である． 

 寄生虫感受性／耐性については LG9 に強
い相関を示す領域が認められた．また鰓で発
現する遺伝子を培養細胞に組み込み細胞表
面にタンパク質を発現させる細胞表面ディ
スプレー法による遺伝子の特定も進めてい
る．さらに，免疫系が深くかかわるものと推
測されることから，免疫関連遺伝子の特定を
進め，鰓での機能も調べている． 

 行動特性は給餌者への接近に関わる 2 領域，
移し替え後の位置に関わる 3 領域が見いださ
れ，そのうち LG9 の 1 領域が共通していた． 

 トラフグは活発な個体ほどストレスに弱
いことが分かった．優良遺伝子を持つトラフ
グ個体探索の一環として，ストレスに強い個
体を選抜し，親魚候補として育成中である． 

 性決定遺伝子情報で雌雄を識別し，異なる
ホルモン処理を施し，早期催熟をめざしてい
るが，雄では成熟の兆候が認められている． 

 

３．現在までの達成度 

①当初の計画以上に進展している 

目標としていた以上の形質について，遺伝
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子座の特定が終わっており，一部は遺伝子特
定に迫ろうとしている点，計画以上に進展し
ている．トラフグ内での優良形質を持つ個体
の探索や，早期催熟は 3 年という段階では順
当に進展している． 

 

４．今後の研究の推進方策 
 これまでに分かってきた遺伝子座につい
て，連鎖解析の段階から遺伝子機能の解析の
段階に進める．すでにクサフグ卵への遺伝子
導入，細胞表面ディスプレー法の確立，突然
変異体の作出といった手法の準備が整えら
れていることから，残り 2年間で本格的に進
め，遺伝子特定をめざす． 

優良形質を持つトラフグの探索は，これま
で得られた情報に基づいて，ゲノム解析を行
う予定である．現在進行中の早期催熟につい
ては，結果を見てホルモン量などの見直しを
行いながら完成度をあげて行きたい． 
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〔その他〕 

トラフグ全ゲノムアセンブリの公表：

Ensembl, fugu version4 から fugu version5

への更新．投稿中の論文データをもとに更新

を行った．なお，アノテーションはシンガポ

ールの IMCB がおこなった． 


